




























        全塩基配列を解析し、まだ一部Gapがあるものの制限酵素地図などから
        全長はおよそ78,830bpだと分かった。
(2)　ORF検索の結果も、一部のGapにより全ての予測は出来ていないものの　　
　　 少なくとも84個のORFを予測することができた。そしてこの内、73個のORF
        が既知遺伝子との類似性を示した。
(3)　複製領域、接合伝達領域の遺伝子群も推定され他のプラスミドとの比較を
     行なった。
(4)　ゲンタマイシン，ストレプトマイシン，スルホンアミド，水銀に対する
     薬剤耐性遺伝子を確認した。テトラサイクリンに関してはオペロンの一部を
        確認した。
